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摘要 : 为 研究 水 稻 3 PEZE RIK KA Laodelphax striatellus, 18 KE Nilaparvata lugens PU H Ë KA Sogatella 
furcifera 体内 类 酵母 共生 菌 (yeast-like symbiotes, YLS) 的 种 属地 位 及 与 寄主 的 进化 关系 , 测定 了 其 体内 YLS 的 18S 
rDNA 及 ITS-5$.8S rDNA 的 全 长 序列 。 基 于 3 P KEAN YLS 的 18S rDNA 序列 比 对 表明 , 18 V YLS MAF K 
T YLS 的 一 致 性 比 其 与 灰 飞 乱 YLS 的 高 ( 褐 飞 剧 YLS MARKA YLS 为 98.9190, KEA YLS M KA YLS 为 
95.74% , Jk KE YLS MAH KA YLS 为 96. 02% ) ， 而 基于 ITS-5. 8S rDNA 序列 比 对 , 7k KEA YLS MAEKA 
YLS 的 一 致 性 比 其 与 福 飞 到 YLS By ES CER. KA YLS 和 灰 飞 乱 YLS 为 99.57% , Jk KA YLS t8 KA YLS 为 
91.91% , HEKA YLS 和 褐飞虱 YLS 为 90.46% ) 。 基 于 真菌 18S rDNA 和 ITS-5. 8S rDNA 的 系统 发 育 树 均 表明 ， 
3 P KRURA YLS 与 其 他 已 知 真菌 进化 关系 较 远 。 本 研究 证 实 了 昆虫 真菌 类 共生 将 与 寄主 形成 了 长 期 的 进化 
关系 , 从 而 形成 了 不 同 于 已 知 真菌 的 分 类 地 位 。 
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Phylogenetic position of yeast-like symbiotes from three rice planthoppers 
( Homoptera; Delphacidae ) based on 18S rDNA and ITS-5. 8S 


rDNA sequences 
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Abstract: In order to study the species status of yeast-like symbiotes ( YLS) from three rice planthoppers 
( Laodelphax striatellus, Nilaparvata lugens and Sogatella furcifera) and the evolutionary relationship of 
YLS with insect hosts, the complete sequences of 18S rDNA and ITS-5. 88 rDNA of YLS from the three 
planthoppers were determined. Sequence identity comparison. of YLS from rice planthoppers was 
conducted based on 188 rDNA and ITS-5. 88 rDNA sequences. The results showed that YLS of N. lugens 
has a higher identity to that of S. furcifera (98.9196 ) than to that of L. striatellus (95. 74% ) according 
to 18S rDNA sequences, but YLS of L. striatellus has a higher identity to that of S. furcifera (99.5796 ) 
than that to N. lugens (91. 9196 ) according to the ITS-5. 88 rDNA sequences. Phylogenetic analysis 
based on both 18S rDNA and ITS-5. 88 rDNA showed that YLS from three rice planthoppers has no 
obvious identity to other known fungi. The results suggest that insect YLS have a close evolutionary 
relationship with hosts and form a taxonomic group different from other fungi. 

Key words: Rice planthopper; Laodelphax striatellus ; Nilaparvata lugens; Sogatella furcifera; yeast-like 
symbiotes ( YLS) ; 188 rDNA; ITS-5. 88 rDNA; phylogenetic analysis 


褐飞虱 Nilaparvata lugens ( Stål), Jk X mU ER, 其 吸食 造成 的 直接 危害 及 因 携 带 病 毒 所 造成 的 
Laodelphax striatellus ( Fallén) MHI KA Sogatella ”间接 损失 一 直 是 水 稻 生产 所 面临 的 严重 问题 ( 李 汝 
furcifera ( Horváth ) 35/8 FJZ% H ( Homoptera), KAF, A, 1996; EBRES, 2003), 3 HH KAHTA 
( Delphacidae) ,是 我 国 及 东南 亚 水 稻 产 区 的 主要 害 ”性 及 对 温度 的 要 求 和 适应 性 不 同 , 在 不 同 地 域 和 各 
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稻 区 的 发 生 为 害 情 况 也 不 同 。 福 飞 乔 食性 单一 ， 只 
能 在 水 稻 和 普通 野生 稻 上 取 食 和 繁殖 ; AE KAA 
IK KS BI TER TERI &TESE my, 可 为 害 水 稻 、 
JSE DOSECRGROÓBHMBEU. M3 KAAF KANE 
飞 性 害虫 , 在 我 国 长 江 流域 及 南方 稻 区 发 生 和 危害 严 
E; 灰 飞 虱 为 非 迁 飞 性 害 忠 , 但 能 短 距 离 迁 移 , 在 
华北 、 人 华东、 华中 和 西南 等 地 发 生 为 害 较 重 ( 刘 玉 
娣 等 , 2009)。 稳 飞 蛋 腹部 脂肪 体 中 通常 合 有 大 量 
YLS, 可 随 卵 直接 传递 给 下 一 代 , 对 稻 飞 乱 生 长 发 
育 、 生 殖 发 育 、 致 害 性 变化 等 方面 起 到 重要 作用 
(Chen et al., 1981; Cheng and Hou, 2001; HIES, 
2009) , fü Cim ^E PREGE TE 25 UJ BJ JEAE OR RS, M 
飞 避 为 共生 菌 提供 了 稳定 的 微 生 境 和 营养 , 同时 依 
靠 共 生 菌 合成 食物 中 缺乏 的 某 些 重 要 营养 成 分 来 调 
Par FE, 稻 飞 乱 和 共生 亢 之 间 相 互 影响 、 协 同 
进化 (Leonardo and Muiru, 2003) , 

3 fif KEUR YLS 不 仅 在 形态 上 有 明显 的 差 
异 , 而 且 在 大 小 上 差别 显著 。 其 中 灰 飞 蛋 和 日 背 飞 
SUP YLS 为 卵 形 个 体 , 长 度 约 为 11.3 um; $8 K 
各 体内 YLS 主要 为 长 梭 形 和 杆 状 型 , 长度 约 为 15 
wm。 此 外 , 褐飞虱 体内 YLS 的 形态 (种 类 ) 多 样 性 
HARRAK KAMAR KRANK YLS 复杂 ( 陈 法 军 
等 , 2006) 。 而 对 于 3 PI KEUR YLS 的 种 属 发 
生地 位 的 研究 , 目前 仅 有 Noda 等 (1995 ) 和 Suh 等 
(2001) 分 别 对 3 PA KEUR YLS 的 18S rDNA 和 
28S rDNA 部 分 序列 进行 测定 ,结果 显示 与 子宫 菌 
亚 门 (Ascomycotina ) 核 菌 纲 ( Pyrenomycetes ) 的 
Hypomyces chrysospermus 杀 缘 关系 最 近 , 并 且 认 为 该 
菌 更 像 是 真子 塞 菌 属 ， 而 不 是 真正 酵母 菌 (本 文 把 
BAER “NODA W”) o BR“NODA W” 7b, M K 
虱 体 内 可 能 存在 多 种 YLS, SKXETESE (2007, 2009) 
通过 卵 块 培养 的 方法 ,从 褐 飞 恒 体内 分 离 培 养 出 两 
株 YLS,， 其 与 解 脂 假 丝 酵 母 Candida lipolytica fg 
盐 梗 孢 酵母 Sterigmatomyces halophilus 的 序列 一 致 
性 分 别 达 到 10096 和 99. 896 ; HIES (2010) Æ} K 
RURA H YLS 中 发 现 一 种 与 季 也 蒙 毕 赤 醇 母 菌 
Pichia guilliermondii 相似 的 YLS; Dong 等 (2011) 3i 
过 体内 原 位 杂交 和 梨 式 PCR 证 实 了 褐飞虱 体内 存 
[E Pichia-like symbiotes 和 Cryp-like symbiotes 两 
种 YLS, 

HAR ITS 序列 作为 中 度 保 守 序 列 , 长 度 大 约 
在 650 ~750 bp( 高 遍 等 , 2010) 。ITS 序列 作为 非 编 
码 区 ， 承 受 的 进化 选择 压力 较 小 , 相对 变化 较 大 ， 
在 种 间 表 现 出 较 高 的 差异 , 可 以 为 研究 真菌 的 分 类 


鉴定 和 分 子 检 测 提供 丰富 的 遗传 信息 (Guilamon et 
al., 1998) , 从 而 被 广泛 地 应 用 于 解决 较 低 分 类 单 
元 层次 上 的 真 郑 系统 发 育 问题 , 包括 近 缘 属 种 间 的 
关系 (Leblond-Bourget et al., 1996; Kernaghan et al., 
2003; Landeweert et al., 2003) , 其 至 种 下 居 群 间 的 
关系 (Cai et al., 1996)。 因 此 ,本 研究 在 称 飞 虱 体 
内 YLS 18S rDNA 研究 的 基础 上 选择 信息 位 点 较 多 
的 ITS-5. 88 rDNA 序列 进行 扩 增 , 并 进行 分 子 鉴定 
和 同 源 性 分 析 , 进一步 从 分 子 水 平 探讨 3 种 稻 飞 起 
体内 YLS 的 分 类 地 位 , 阐明 其 系统 发 育 及 与 寄主 的 
进化 关系 。 


1 材料 和 方法 


1.1 供 试 虫 源 

试验 所 用 的 灰 飞 乱 、 褐 飞 乔 与 日 背 飞 乱 于 2008 
年 采集 于 杭州 市 富阳 黄 天 上 稻田 , 在 盆栽 感 虫 水 稻 
品种 TN1 上 饲养 20 余 代 而 建立 的 实验 室 种 群 , 人 
工 气 候 饲 养 室 条 件 为 温度 25C + 上 1Y ,相对 湿度 
8096 ， 光 周期 16L: 8D, 

1.2 YLS 的 分 离 纯 化 及 DNA 的 提取 

分 别 取 刚 羽 化 的 3 PETER KAA 200 头 , 用 
7596 的 酒精 表面 消毒 3 min, 无 菌 水 漂洗 1 min, ff 
剖腹 部 取出 脂肪 体 , 将 脂肪 体 用 75% 的 酒精 消毒 ， 
JG DK RUE: 然后 用 终 浓度 为 30% 的 Percoll, 2 000 g 
离心 10 min ， 去 除 上 层 杂 质 , 下 层 沉 诞 用 终 浓度 为 
7596 的 Percoll, 100 000 g 超速 离心 20 min, 7596 
Percoll 层 的 絮 状 物 即 为 纯度 较 高 的 YLS 细胞 。 

3 fp Cm. DNA. 的 提取 采用 酵母 阔 基 因 组 
DNA 提取 试剂 盒 ( 购 目 天 根 生 化 科技 有 限 公 司 )。 
取 YLS 细胞 高 速 离心 1 min, 吸 除 上 清 , 在 YLS 细 
胞 中 加 入 50 U Lyticase， 充 分 混 勺 ，30% 处 理 30 
min, 离心 收集 沉淀 。 癌 沉淀 中 加 入 20 uL 蛋白酶 
K 混 匀 , 70C 放 置 10 min, 加 入 220 pL 无 水 乙醇 ， 
充分 颠倒 混 匀 。 将 所 得 溶液 加 入 一 个 吸附 柱 中 ， 
12 000 r/min 离心 30 s f| ji DE TAL, 将 吸附 柱 放 入 收 
集 管 中 。 问 吸附 柱 中 加 入 CB2 缓冲 液 CD 12 000 
r/min 离心 30 s， 倒 掉 废 液 , 将 吸附 柱 放 入 收集 管 
中 。 回 吸附 柱 中 加 入 500 pL 漂洗 液 ，12 000 r/min 
离心 30 s, 倒 掉 废 液 , 让 吸附 柱 转 和 人 一 个 干净 的 离 
心 管 中 , pp PIS 100 uL 洗 脱 缓冲 液 
TE, 12 000 r/min 离心 min, 将 洲 液 收集 到 离心 管 
中 经 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 后 保存 于 -20 备用 。 


484 昆虫 学 报 Acta Entomologica Sinica 55 15 


1.3 YLS 18S rDNA 全 长 PCR 3 1&8 

上 述 所 提取 的 3 Bp COUR YLS DNA 样品 
直接 作 PCR 扩 增 模板 , 所 用 引物 为 18S rDNA 的 真 
菌 核糖 体 DNA 通用 引物 NS1 ( 5'-GTAGTCA- 
TATGCTTGTCTC-3') 和 NS8 ( 5'-TCCGCAGGTTC- 
ACCTACGGA-3'), EM PER 50 uL, 其 中 包括 
0.5 uL LaTaq DNA 聚合 酶 (3 U/aL), 5| gg (10 
jmol/L) 4& 1 uL, 4 uL dNTP (2. 5 mmol/L), 5 uL 
10 x buffer( & Mg ), 2 uL DNA 模板 , JI ESDOUAS 
水 至 50 uL, PCR 反应 程序 为 : 94^C 预 变性 5 min; 
94*C ZEE 30 s, 55C3B X 30 s, 72% 延伸 1 min, 35 
个 循环 ; 72% 延伸 10 min; 扩 增 完成 后 , 取 5 pL 以 
1% Ji E Be SEDE FB, KC: DU - 
1.4 YLS ITS-5.8S rDNA 全 长 PCR f} 18 

上 述 所 提取 的 3 RIS KAAS E YLS DNA 样 
品 直 接 作 RCR 扩 增 模板 ， 所 用 引物 为 ITS1 (5 
TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3') #0 IT ( 5'-TCCTCC 
GCTTATTGATATGC-3’)。 反应 体系 同上 。 扩 增 完 
成 后 , 取 5 pL 以 196 3 HE BERE Bc Fa UC dU 
1.5 PCR 产物 序列 的 测定 

PCR 产物 电泳 回收 纯化 后 , 连接 到 T-easy 载体 
上 (Promega) ,连接 产物 转化 到 大 肠 杆菌 Escherichia 
coli DH5a, SERE GITE S mL 的 LB 培养 液 (E 
5 uL 50 ug/mL Amp) 中 ,37%C 下 震荡 过 夜 。 取 200 
pL BIER, 用 煮沸 法 制备 质粒 DNA，PCR 鉴定 阳 
性 克隆 。 提 供 经 PCR 鉴定 插 有 目的 片段 的 重组 克 
隆 送 上 海天 骏 公 司 测序 , 测序 结果 在 GenBank 中 进 
ÍT Blast 同 源 序列 检索 。 每 个 PCR 产物 至 少 挑 取 5 
个 单 郑 落 用 于 序列 测定 。 
1.6 DNA 序列 和 遗传 关系 分 析 

利用 DNAMAN (DNASTAR, Inc., Madison, 
USA) 对 3 种 称 飞 起 体内 YLS 的 18S rDNA 和 ITS- 
5. 8S rDNA 进行 编辑 、 校 对 和 比 对 ,并 对 排序 结 
进行 分 析 。 利 用 MEGAS 软件 构建 基于 3 RUE XR 
体内 YLS 18S rDNA 和 ITS-5. 8S rDNA 的 NJ 系统 
P, 系统 树 的 可 靠 性 采用 1 000 次 重 抽 样 进行 评估 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 RKA, d CHE Eta YLS 18S rDNA 
序列 比较 分 析 

把 测 得 的 18S rDNA 序列 在 GenBank 中 提交 ， 
其 序列 号 分 别 为 : d COGO JE773148, Jk oW 
JF773149, HE KE JF773150, KKE M KAAM 


HE KAUAA YLS 克隆 得 到 的 18S rDNA 序列 同 源 
EEX ARER, AK KAMA KA YLS 的 185 
rDNA 有 73 个 碱 基 的 差异 ,， 一致 性 达 95.74% ; 厌 
KAMAR KEAL YLS 的 18S rDNA 有 69 个 碱 基 的 
差异 , 一致 性 达 96. 02% ; w KAMAA KA YLS 
的 18S rDNA 仅 有 18 个 碱 基 的 差异 , 一致 性 最 高 ， 
3598.9196, rp Bd dE KAM HAI KA YLS 185 
rDNA 的 一 致 性 达到 99. 9490 , 仅 有 1 个 碱 基 对 的 差 
PHAR SUN HAHH €x YLS 18S rDNA 
一 致 性 99. 19%; P EHA KAM HAA KA YLS 
18S rDNA 一 致 性 最 低 , 为 96.3196 。 
2.2 [dx Km. d KAMAE tu YLS ITS-5. 8S 
rDNA 序列 比较 分 析 

把 测 得 的 ITS-5. 8S rDNA 序列 在 GenBank 中 提 
交 , 其 序列 号 分 别 为 : d$ KA JF732894, JK V 
JF732895, HE KA JF732896, 15 KEUR YLS 的 
ITS-5. 8S rDNA 长 度 为 701 个 碱 基 对 , 灰 飞 乱 为 702 
个 碱 基 对 ,日 背 飞 翅 为 703 个 碱 基 对 。3 BRE XGA 
体内 YLS 的 ITS-5. 8S rDNA 共有 58 个 位 点 发 生变 
异 , 其 中 有 27 个 位 点 发 生 替 换 , 31 个 位 点 发 生 缺 
失 或 插入 。3 P KEUR YLS 该 序列 的 同 源 性 比 
对 结果 (图 1) 表 明 , 白 背 飞 起 和 灰 飞 虱 之 间 的 YLS 
一 致 性 达到 99.57% ,， 灰 飞 乱 和 福 飞 乱 之 间 的 YLS 
PUEN 91.91%, HA KAMIS CALZ EHI YLS 
一 致 性 为 90.46%。 
2.3 系统 树 的 构建 

选 定 了 10 种 具有 代表 性 的 真菌 、3 种 日 本 稳 飞 
SUP YLS 的 18S rDNA 和 本 实验 室 3 PA KEUR 
内 YLS 的 18S rDNA 序列 , 采用 Neighbor-Joining 法 
构建 基于 188 rDNA 的 系统 发 育 进 化 树 。 从 图 2 看 
E, 3 种 称 飞 乱 体 内 YLS 与 Hypomyces chrysospermus 
杀 源 关系 较 近 。 进 一 步 选 定 19 PE A K ITS-5. 8S 
rDNA 序列 与 得 到 的 3 fi Xs PR Pg YLS 的 ITS- 
5. 8S rDNA 序列 , 采用 Neighbor-Joining 法 构建 基于 
ITS-5. 8S rDNA 的 系统 发 育 进 化 树 ( 图 3)。 结 果 表 
HH, 3 PR KERUAN YLS 与 其 他 真菌 均 有 一 定 的 遗 
传 距离 ,表明 飞 虱 体 内 类 醇 母 共生 菌 与 其 他 已 知 真 
离 进化 关系 较 远 。 


3 讨论 
WE SEP YLS 的 研究 , 国内 外 学 者 大 多 集 


中 在 对 其 18S rDNA 的 研究 上 。 目 前 为 止 , 3 种 稻 
飞 乔 体内 共同 含有 的 YLS 是 Noda 等 (1995 ) 通 过 
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* 20 * 40 * " * D * x * 
S.furcifera CCTCCGCTTRTTGRTRTGCTTRRGTTC 晶 GCGGGTRCTCCTRCCTGRTCCGRG 
L.striatellus CGCTTATTGATATGCTTAACTTCOGCGGGCTACTCCTACCTGCATCCGAGGTCAGCGTI 
N. lugens CTCCGCTTATTGATATGCTTAAG Ape ee A 
Pe EE APERE EEEE EE TERETE AE ENNE EE eere eere entm 
120 * 140 * 160 * 180 * 200 * 220 
S.furcifera CGGCTCCGCGCTCCCGGTGCGRAGGTTCGTGACCGTACTAACEEGCRAG 3 CGCGGCGEAGGGGCGTC Fc 和 AC TGCATTTCGGGGGCGGCGCGCGCTCGGGTCGGCG 
L.striatellus CGGCTCCGCEGCTCCCGGTGECGAGGTTCGTGACCGTACTAACHHGCAGHGGGAGGCOC GGCCRAGGG( ACTGOCATTTOGGGGGCGGCGCGCGCTGCGGGTCGGG 
N.lugens CGGCTCCGCGCTCCCGGTGCGAGGTTC( GCAGEGGGAGGCCGCGGCAEAGGGGGTCHCHMACTGCATTTCGGGGGCGGCGCGCGCTCGGGT 
CGGCTCCGCGCTCCCGGTGCGAGGTTCGTGACCGTACTAACacGCAGaGGGAGGCCGCGGCG AGGGGGTCQCCACTGCAIMTCGCGGGCGGCGCGCGCTCOGOTCGGCG 
* 240 * 260 * 250 + „300 * 320 * 
S.furcifera - CCGG 2 loolae Ulueee [ej Teer Te A G SACGCTCGGRACRAGGCRTGCCCGCCRAGA 
L.striatellus C cedieecdieene GAGAGGCGCOSCCACCCGAGGGGTCGAGATGACGCTCGGACAGGCATGCCCGCCAGAGTAC 
N. lugens GCCC GGAGGA e GACGCTCGGACAGGCATGCCCGCCAGAGTAC 
GCCGTCCCCCAACGCCGGGCCGGCCCAtAAACCCCCCCCCTGCCCGCAGGAGAGGCGGC CCACCCGAGGGGTCGAGATGACGCTCGGACAGGCATGCCCGCCAGAGTAC 
340 : 360 * * 400 * 420 * 440 
S. furcifera ‘GCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCGCTGAASTCHGCAATTCACATTACTTATCGCATTIEGCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAGCCAAGAGATCCG 
L.striatellus SCAATGTGCGTTCAAAGATTCGATGATTCGC CT Mpunoe ACATTACTTATC UE wm CTGCGTTCTTCATCGATGCC 
N.lugens CAAAGATTCGATGAT GCTGCGTTCTTCATCGATGCCAGAGCCAAGAGATCCG 
S.furcifera GAAAGTTTTGQATTCATTOOMTOCTCTACHACACTCAGAGG 
L.striatellus AAAGTTTTGGATTCATTOSMTECTCTACHACACTCAGAGG ele CCGCTA 
N.lugens C 


560 * 220 * 


S.furcifera (eerefeuverere Em: m 
Ca ‘cEcacccE cccrccccccc GC CACCCGCCCAGGCAACCTCCTC GecGceccccrGccacccc TC 
^x SR 一 一 CAC P f 






L.striatellus 





TTGTTGAAAGTTTTGgATTCATTCCttcCCTGTACaACACTCAGAGdC ACACACTGGAAARTCATCGCGTTTGCT 





CTCCCTaCGGCGGGCGGG CGGGTAAAGG 
* 620 * 640 * 660 


CCCGÉGCECACCCGCCGAGGCAACGTCCTC E iiis CTGCCACCCC —— (EHKK OTO 
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ggtGGGGTGGGcCRCGGGCG GGAgCtGCCCGgGACCCgCCacCCTGCCCCOGCGCtCACCCGCCGAGGCAACGTCCTCGCaGGGGGCCCCTGCGAGGGG GTTCACT 
S.furcifera \ATGATCCCTCCGOGGTTCACORACGG 
L.striatellus TCCGORGGTTCACCHACGG 
N.lugens C s TS 

GGGGGGGTTCGGGAGTCGGACGACTCGGTAATGATCCCTCCGCtGGTTCACCaACGG 

ST ^ 
图 1 3 种 稻 飞 乔 体 内 共生 菌 的 ITS-5. 8S rDNA 全 长 序列 比 对 
Fig. 1 Alignment of ITS-5. 8S rDNA sequences of yeast-like symbiotes from three rice planthoppers 


( Laodelphax striatellus , Sogatella furcifera and Nilaparvata lugens ) 


18S rDNA 部 分 序列 测定 分 析 得 出 的 结果 , 一致 性 
比 对 分 析 将 其 暂 定 为 子宫 菌 亚 门 (Ascomycotina) 核 
菌 纲 (Pyrenomycetes) 。 本 研究 鉴定 的 3 PR KAUA 
内 YLS 的 18S rDNA 分 别 与 Noda 等 (1995 ) 鉴定 的 
YLS 一 致 性 极 高 ,， HPA KA YLS 与 其 一 致 性 达 
99.94% , HE KA YLS 与 其 一 致 性 达 99.19% , 4X. 
有 1 ~2 个 碱 基 对 的 差别 ， 而 灰 飞 乱 YLS 与 其 的 一 
致 性 相对 较 低 , 仅 有 96. 13% , 18 KAMA EKA 
属于 迁 飞 性 昆虫 ， — 能 小 范围 迁移 ， 受 地 
理 隔 离 的 影响 较 大 , 这 可 能 是 灰 飞 乱 种群 间 一 致 性 
低 的 原因 。3 | YLS 18S rDNA 的 比 对 
Zhu, Jk Vm YLS 548g KA YLS, HF CA 
YLS 的 一 致 性 相对 较 低 ， 分 别 为 95. 7496 和 
96.02% ; ME KA YLS 与 白 背 飞 乱 YLS 的 一 致 性 
则 较 高 , 达 98.91% 。 这 可 能 是 因为 灰 飞 起 为 广 食 
性 害虫 , 寄主 范围 很 广 ; 从 长 期 进化 的 角度 看 ,为 
了 适应 广泛 的 寄主 , 灰 飞 虱 体内 的 共生 菌 可 能 发 生 
了 变化 。 

3 PHI KERN YLS ITS-5. 8S 区 序列 的 同 源 性 
TITER, JK mU ES Cm m — 33 SS, 


MA KA- BE D^ aer B] — SCHE TEORIA IK, xc 5 185 
rDNA 83 EOSFZS ARA Br F dS KA ITS-5. 8S 区 
的 多 位 点 变异 , 可 能 印证 了 其 体内 YLS 的 形态 (种 
25) ZIER KRAMAR KARARKA. X 3 
PR KAUKI YLS 的 18S rDNA fii ITS-5. 8S rDNA 
序列 与 真菌 的 序列 进行 进化 分 析 , 表明 3 RR. COR 
体内 YLS 与 其 他 真菌 进化 关系 较 远 。 
3 种 称 飞 虱 之 间 因 寄主 、 食谱、 地 理 位 置 及 寺 

飞 性 能 力 等 差异 导致 了 不 同 称 飞 异体 内 YLS 形态 
特征 、 组 成 、 保守 序列 同 源 性 的 不 同 , 它们 之 间 是 
如 何 相 互 影 响 的 , 探 明 寄 主 对 称 飞 异体 内 YLS 进化 

影响 ,将 有 助 于 进一步 研究 YLS 对 稻 飞 乱 致 害 性 
变异 的 作用 。 
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Fig. 3 A phylogenetic tree based on ITS-5. 8S rDNA of yeast-like symbiotes from planthoppers and other fungi 
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